




























































































































4 intronic probe  sna, vnd, sog, zen, etc. 
























































































































































































j = 1 
j = 2 
j = 3 
e = 1 































ans =  
            filename: 'embryo2.lsm' 
            channels: [2 3 1] 
        channeltypes: {1x3 cell} 
        channelnames: {'vnd'  'dl'  'H3'} 
            genotype: 'wt' 
            metadata: [1x1 struct] 
                   H: 742 
                   W: 777 
                   D: 20 
                Lbar: 276.7770 
               s_mid: [-0.6933 -0.7046 NaN] 
                   s: [301x1 double] 
                   t: [301x3 double] 
                   S: [1645x1 double] 
                   R: [1645x1 double] 
               Std_R: [1645x1 double] 
              Intron: NaN 
nucprotein_names: {'dl'} 
     A: 1.5784e+03 
     B: 244.3316 
       M: 15.8470 
    mu: -0.7046 
   sig: 0.1574 
    dA: 5.5629 
    dB: 4.2917 
    dM: 5.8413 
   dmu: 4.3774e-04 
  dsig: 5.5205e-04 
   gof: 0.9893 
 
gene_names: {'vnd'  'dl'} 
   sV: [0.1866 0] 
   sD: [0.3142 1.0122] 
    w: [0.1276 1.0122] 
  dsV: [0.0017 0] 
  dsD: [0.0018 0.0073] 
     dw: [0.0035 0.0073] 















































































>> Y = analyze_xs( 'sample1.lsm' , [2 2 1], {'sna' 'ind' 'H3'}, 'wt'); 


























>> Z = analyze_xs( 'sample1.lsm' , [2 2 1], {'sna' 'ind' 'H3'}, 'wt'); 



























































































































































































































































































>> v = [soln(:).sV]; % lists all ventral boundaries 
>> v = v’;   % transposition 
>> d = [soln(:).sD]; % repeat for dorsal boundaries 
>> d = d’; 












































































































































































































































































gradient data extracted by analyze_xs().  fit_gaussian() accepts the structure returned by 
the analyze_xs() as its input.  The intensity profile of nuclear proteins is approximated as a 
Gaussian distribution.  The closed form of the exact distribution used in fitting is given by: 
݂ሺݔሻ ൌ ܣ ∗ ݁൬
ିሺ௫ିఓሻమ
ଶఙమ ൰ ൅ ܤ ൅ܯ|ݔ| 
and the non‐linear least squares fit is used for parameter estimation. 
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The output format is similar to the input format, with the exception that the values of several 
fields are populated.  These fields are as follows: 
 
data.s_mid : row vector of length (number of total channels).  Each channel (except for 
nuclei and N/A channels) has an independent estimate of the ventral midline.  The value 
of the midline estmate from the nuclear protein channel(s) will be placed in the 
appropriate element of this vector 
data.nucprotein_names : string identifying which nuclear protein (i.e., Dorsal, Sna, 
etc) 
data.A : gradient amplitude, row vector of length (number of nuclear protein channels) 
data.B : basal levels, row vector of length (number of nuclear protein channels) 
data.M : slope of gradient tail, row vector of length (number of nuclear protein 
channels) 
data.mu : the midline associated with the nuclear protein channel(s), row vector of 
length (number of nuclear protein channels) 
data.sig : spatial extent of the gradient, row vector of length (number of nuclear 
protein channels) 
data.dA,.dB,.dM,.dmu,.dsig : error bars of respective estimates above, row vectors 
of length (number of nuclear protein channels) 
data.gof : R2 goodness of fit for each nuclear channel, row vector of length (number of 
nuclear protein channels) 
data.metadata : this field is now updated with the following metadata fields 
data.metadata.cint : cell array of size one by (number of nuclear protein channels)  
Each element in the cell array is a two by five array containing the 95% confidence 
intervals on the five parameters (first row lower bound, second row upper bound) in the 
order A,B,M,mu,sig. 
data.metadata.cint68 : Same as above but for the 68% confidence intervals. 
 
S2.9. ESTIMATING NON‐NUCLEAR GENES WITH CANONICAL PEAKS 
 
The function fit_peaks() takes, intensity values around the periphery of the embryo and fits 
canonical gene expression patterns for embryos in nuclear cycle 14.  This is also done for 
intronic probe intensity values, which are first smoothed using the function smooth_intron().  
In either case, the data are first background‐subtracted before finding the ventral midline.  
Finding ventral midline is handled by the find_midline() function.   
 
This function, including its ability to call find_midline() to find the ventral midline, requires 
the user to supply a channel name that is consistent with a known list of genes, which is hard‐
encoded into the beginning of fit_peaks.  This is because the accuracy and/or success in 
finding peaks of gene expression (and the ventral midline) is dependent on the program 
knowing what kinds of peaks to expect.  For example, if a channel name is 'vnd', then the 
program knows there will be two peaks of gene expression, symmetric about the ventral 
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midline, and each roughly 25% of the way from the ventral midline to the dorsal midline. When 
to strong peaks of signal are found in a rough search of the image, then the program knows to 
place the ventral midline directly in between the two peaks.  Then, the fitting procedure knows 
where to begin looking to make a quantitative fit of the canonical profile to the measured 
profiles. 
 
The main input for the fit_peaks() function is the same as in fit_gaussian(), i.e. the output 
structure from analyze_xs().  In addition, the following optional arguments are supported: 
 
yesplot : whether or not to plot the image and the boundary. Default value is false.  
bkgrndthresh : fraction of max height where background begins, default is 0.15. 
peakthresh : fraction of max height of individual peaks end, default is 0.1. 
 
The output of fit_peaks() is the same structure, except that the values of several fields are 
populated and updated as follows: 
 
data.s_mid : row vector of length (number of total channels).  Each channel (except 
for nuclei and N/A channels) has an independent estimate of the ventral midline.  The 
value of the midline estmate from the mRNA and/or intron channels will be placed in 
the appropriate element of this vector 
data.gene_names : string identifying genes 
data.sV : location of ventral border of genes, in the order given in the gene_names 
field. 
data.sD : location of dorsal border of genes, in the order given in the gene_names field. 
data.w : location of width of genes, in the order given in the gene_names field. 
data.dsV,.dsD,.dw : error bars of respective estimates above 
gof_gene : goodness of fit in R2 sense for each gene 
data.metadata : this field is now updated with the following subfield 
data.metadata.genes : contains further details on intermediate values used in fitting, 
such as δ, x0, α, and β, as well as the 95% and 68% confidence intervals on these 
parameters. 
 
 
